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Streszczenie
Otyłość jest chorobą rozwijającą się w następstwie długotrwałego dodatniego bilansu ener-
getycznego. W ostatnich latach zwrócono uwagę, że skład bakteryjny flory jelitowej, może 
być czynnikiem wpływającym na bilans energetyczny ustroju i sprzyjającym gromadzeniu 
tłuszczu. Wydaje się, że bakterie jelitowe mogą wpływać na bilans energetyczny gospodarza 
poprzez kilka mechanizmów, takich jak: nasilenie procesów fermentacyjnych niestrawionych 
polisacharydów i pozyskiwanie dodatkowej energii z porcji pokarmowej, zmniejszanie ekspresji 
w nabłonku jelitowym czynnika Fiaf (fasting-induced adipocyte factor) hamującego aktywność 
jelitowej lipazy lipoproteinowej oraz stymulowanie wydzielania peptydu YY zwalniającego 
pasaż jelitowy. 
Uważa się również, że zmieniony skład flory jelitowej może być jednym z czynników indu-
kujących układową reakcję zapalną u otyłych, która jest ważnym ogniwem patogenetycznym 
powikłań otyłości, m.in. zaburzeń lipidowych, nadciśnienia tętniczego i cukrzycy typu 2.
Jednak wyniki dotychczasowych badań są niejednoznaczne. Wiele z nich przeprowadzonych 
na modelu zwierzęcym nie znalazło potwierdzenia w badaniach z udziałem ludzi. Rozbieżności 
te mogą być wynikiem różnego składu diety, składu fizjologicznej bakteryjnej flory jelitowej 
oraz metodyki zastosowanej w poszczególnych badaniach.
W artykule dokonano przeglądu aktualnej literatury dotyczącej potencjalnej roli bakteryjnej 
flory jelitowej w patogenezie otyłości.
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Summary
Obesity is a disease that develops as a result of long-term positive energy balance. In recent 
years, the influence of gut microflora composition, as a potential factor affecting the energy 
balance and contributing to fat accumulation, has been studied. It seems that bacteria can 
affect host energy balance through several mechanisms, such as increased fermentation of 
undigested polysaccharides and obtaining extra energy from the portion of food, reduced 
expression of FIAF (fasting-induced adipocyte factor) in the enterocytes with inhibitory acti-
vity towards intestinal lipoprotein lipase, and the increased release of peptide YY that slows 
the intestinal motility.
It is also believed that changes in the composition of gut microflora may be one of the factors 
that induce systemic microinflammation in the obese, an important link in the pathogenesis 
of obesity related complications, including dyslipidaemia, hypertension and type 2 diabetes.
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Wstęp
Otyłość jest chorobą o złożonej etiologii obejmującej 
czynniki genetyczne, środowiskowe oraz psychospo-
łeczne. W większości przypadków za przyrost masy 
ciała odpowiada nieadekwatna do wydatku energetycz-
nego ilość energii pobranej z pokarmem. Obserwowano 
jednak, że część osób w populacji jest mniej podatna 
na przyrost masy ciała i rozwój zaburzeń metabolicz-
nych mimo spożywania podobnej diety [34,50]. Dlatego 
powstała hipoteza, że w rozwoju otyłości i jej powikłań 
uczestniczą dodatkowe mechanizmy.
Wyniki badań przeprowadzonych w ostatnich latach 
sugerują, że jednym z takich mechanizmów może być 
zmieniony skład fizjologicznej mikroflory jelitowej [11], 
który mógłby być ogniwem łączącym wpływ czynników 
genetycznych, środowiskowych i reakcji układu immu-
nologicznego.
skład i rola fizjologicznej mikroflory jelitoWej 
Przewód pokarmowy człowieka zasiedla około 1000 
gatunków bakterii, a ich liczba jest znacznie zróżnico-
wana w poszczególnych odcinkach jelita (od 104 CFU/
ml w jelicie cienkim do 1012 CFU/ml w jelicie grubym) 
[41,58]. Zróżnicowany jest również jej skład: w jeli-
cie cienkim dominują Gram-ujemne bakterie tlenowe, 
natomiast jelito grube zasiedlone jest głównie przez 
Gram-dodatnie i Gram-ujemne bakterie beztlenowe 
[7]. Techniki biologii molekularnej pozwoliły również 
na wykazanie, że w różnych częściach jelita wystę-
pują różne podtypy tego samego gatunku bakterii [23]. 
Łączny genom bakterii (mikrobiom) zasiedlających jelita 
jest sto razy większy od genomu człowieka [11].
 Z wszystkich bakterii jelitowych 98% stanowią rodzaje Bac-
teroides (23%) i Firmicutes (64%) (Ruminococcus, Clostridium, 
Peptostreptococcus, Lactobacillus, Enterococcus), Proteobacteria 
(8%) i Actinobacteria (3%) [8,9]. Mikroflora jelitowa zawiera 
również niewielki odsetek jednokomórkowych Methano-
brevibacter smithii, wytwarzających metan, należących do 
archeowców (prokariotycznych organizmów o budowie 
odmiennej od bakterii) [26].
Rola bakterii komensalnych zasiedlających przewód 
pokarmowy nie została dotychczas w pełni poznana. 
Wykazano, że uczestniczą one we wzroście i dojrzewa-
niu enterocytów oraz komórek nabłonka jelita grubego, 
wpływają na funkcję układu immunologicznego i moto-
rykę przewodu pokarmowego, biorą udział w rozkładzie 
toksyn i karcynogenów oraz syntezie witamin [5,39]. 
Uczestniczą również w procesie fermentacji niestrawio-
nych składników pokarmowych i wchłanianiu elektro-
However, the results of previous studies are inconclusive. Many of them have been carried out 
in an animal model and were not confirmed in studies involving humans. These discrepancies 
may be due to different composition of the diet, distinct physiological gut microflora and the 
methodology used in these studies.
The present article reviews the current literature on the potential role of gut microflora in 
the pathogenesis of obesity.
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potencjalne mechanizmy WpłyWu jelitoWej flory bakteryjnej 
na rozWój otyłości
Jak już wspomniano wyżej, część niedawo opublikowa-
nych badań potwierdza hipotezę, że mikroflora jelitowa 
oprócz genotypu gospodarza i stylu życia może stanowić 
jedno z ogniw patogenezy otyłości. Jednak ich wyniki nie 
zawsze są spójne i dlatego konieczna jest ich krytyczna 
ocena. 
Wpływ jelitowej flory bakteryjnej na bilans 
energetyczny
W badaniach doświadczalnych obserwowano, że zawar-
tość tkanki tłuszczowej w organizmach myszy hodo-
wanych w prawidłowych warunkach jest większa niż 
u tych, które hodowano w środowisku sterylnym. Nato-
miast kolonizacja jelit myszy hodowanych w warunkach 
sterylnych drobnoustrojami jelitowymi myszy żyjących 
w prawidłowym środowisku powodowało przyrost masy 
tłuszczu mimo przyjmowania pokarmu o takiej samej 
energetyczności jak poprzednio i porównywalnego 
wydatku energetycznego. Obserwowany przyrost masy 
tłuszczu nie powodował zwiększenia masy ciała, ponie-
waż towarzyszyła mu redukcja masy beztłuszczowej [4]. 
Turnbaugh i wsp. u genetycznie otyłych myszy pozba-
wionych genu leptyny (ob/ob) obserwowali natomiast 
znacznie wyższy odsetek bakterii Firmicutes w bakte-
ryjnej florze jelitowej niż u myszy z prawidłową masą 
ciała [53]. Ponadto w tych badaniach kolonizacja jelit 
myszy hodowanych w warunkach sterylnych mikroflorą 
bakteryjną myszy ob/ob powodowała większe pozyski-
wanie energii z pożywienia i przyrost masy tłuszczu 
w organizmie niż u osobników, których jelita kolonizo-
wano mikroflorą bakteryjną myszy o prawidłowej masie 
ciała hodowanych w warunkach prawidłowych. Badacze 
podkreślają, że ilość dodatkowej energii pozyskiwanej 
w wyniku procesów zależnych od bakterii jelitowych jest 
niewielka, jednak już po roku może spowodować istotny 
przyrost masy ciała. 
Jak już wspomniano sugeruje się, że stosunek Firmi-
cutes do Bacterioides w mikroflorze jelitowej ma mniej-
sze znaczenie niż ilość wytwarzanych z ich udziałem 
krótkołańcuchowych kwasów tłuszczowych. Obserwo-
wano związek między zwiększonym poborem energii 
a wzrostem stężenia w próbkach kału SCFA, a zwięk-
szone wchłanianie SCFA powodowało stymulację lipoge-
nezy w tkance tłuszczowej i glukoneogenezy w wątrobie 
[36,48,53]. Ponadto Schwiertz i wsp. w próbkach kału 
osób otyłych wykazali wyższe stężenie SCFA [48]. 
Bakterie jelitowe hamują również jelitową ekspresję 
czynnika tkankowego indukowanego głodzeniem (Fiaf 
– fasting-induced adipocyte factor), białka o strukturze 
podobnej do angiopoetyny 4, które jest inhibitorem lipazy 
lipoproteinowej. Większa aktywność lipazy lipoproteino-
wej (np. u myszy pozbawionych genu Fiaf) nasila uwal-
nianie kwasów tłuszczowych z krążących w krwiobiegu 
litów i soli mineralnych. Proces fermentacji (rozkładu) 
niestrawionych resztek pokarmowych zachodzi głównie 
z udziałem bakterii z rodzaju Bacteroides i Firmicutes i jest 
źródłem krótkołańcuchowych kwasów tłuszczowych 
(SCFA – short chain fatty acides) – propionowego i octo-
wego, które po wchłonięciu, są dodatkowym źródłem 
energii pokarmowej. Kwas propionowy jest substratem 
w procesie glukoneogenezy wątrobowej oraz lipogenezy 
w tkance tłuszczowej, natomiast kwas octowy jest sub-
stratem w syntezie cholesterolu [56].
W pionierskich badaniach przeprowadzanych zarówno 
na zwierzętach, jak i z udziałem ludzi wykazano, że u oty-
łych zaburzony jest stosunek Bacteroides do Firmicutes, na 
korzyść tego drugiego rodzaju. Natomiast redukcja masy 
ciała powoduje wzrost udziału bakterii Bacteroides w fizjo-
logicznej mikroflorze jelitowej proporcjonalny do liczby 
utraconych kilogramów [24,35,37,45]. Jednak wyniki 
badań Fureta i wsp. wskazują, że nie jest to efekt reduk-
cji masy ciała per se, ale zmian składu diety i ograniczenia 
poboru kalorii [24]. Częściowym zaprzeczeniem hipotezy 
dotyczącej wpływu diety na skład jelitowej flory bakte-
ryjnej i potwierdzeniem jego związku z masą ciała mogą 
być prospektywne obserwacje Kalliomakiego i wsp. [32], 
którzy analizowali skład mikroflory jelitowej u sześcio- 
i dwunastomiesięcznych niemowląt. U tych, u których 
w wieku 7 lat stwierdzono nadwagę i otyłość mikroflora 
jelitowa w okresie niemowlęcym zawierała mniej bakterii 
z rodziny Bacterioides oraz więcej bakterii Staphylococcus 
aureus. Jednak nie pozwalają one na wykluczenie wpływu 
składników pokarmowych na mikroflorę jelitową koloni-
zującą jelita już we wczesnym dzieciństwie, ponieważ ten 
aspekt nie był analizowany. 
Należy podkreślić, że wyniki dotychczasowych badań nie 
pozwalają na jednoznaczne określenie przyczyny zwięk-
szenia udziału Firmicutes w fizjologicznej mikroflorze 
jelitowej u osób otyłych. Chociaż wyniki badań przed-
stawionych wyżej, a także innych sugerują, że obniże-
nie udziału Bacterioides w florze jelitowej jest wynikiem 
składu diety i nadmiernej podaży energii [24,37]. Obser-
wowano również, że zastosowanie zarówno diety nisko-
tłuszczowej, jak i niskowęglowodanowej powodowało 
wzrost liczby kolonii Bacterioides w kale [37].
Jednak nie we wszystkich badaniach, w tym własnych, 
obserwowano powyższe zaburzenia składu mikro-
flory jelitowej u osób otyłych [21,33], a niektórzy bada-
cze stwierdzili wręcz zwiększony udział Bacterioides 
w mikroflorze jelitowej osób otyłych [21,48]. Ponadto 
Collado i wsp. wykazali przewagę Bacteroides w jelitowej 
florze bakteryjnej kobiet ciężarnych, u których obser-
wowano szybki przyrost masy ciała [16]. Wydaje się, że 
zgodnie z wynikami badań Schwiertza i wsp. może to być 
spowodowane zwiększonym wytwarzaniem krótkołań-
cuchowych kwasów tłuszczowych przez Bacterioides, co 
nasuwa wniosek, że wpływ na rozwój otyłości ma raczej 
wytwarzanie krótkołańcuchowych kwasów tłuszczo-
wych z udziałem bakterii jelitowych niż sam stosunek 
Bacterioides do Firmicutes [48]. 87
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opróżnianie żołądka [51]. Obserwowano również, że fer-
mentacja prebiotyków przez bakterie jelitowe promuje 
różnicowanie komórek L w jelitach szczurów [3] oraz 
zwiększa poposiłkowe uwalnianie GLP-1 u ludzi [12]. 
rola mikroflory jelitoWej W rozWoju przeWlekłej układoWej 
reakcji zapalnej
Rozwojowi otyłości towarzyszy powstawanie układowej 
reakcji zapalnej, która stanowi jedno z ogniw patogenezy 
składowych zespołu metabolicznego [42,43,57]. Zwiększe-
nie objętości adipocytów powoduje uwalnianie czynnika 
chemotaktycznego dla makrofagów i naciekanie przez 
nie białej tkanki tłuszczowej. Rozwijający się w niej stan 
zapalny wiąże się z uwalnianiem zarówno przez makro-
fagi, jak i adipocyty czynnika martwicy nowotworów-α 
(TNF-α) oraz IL-6. Wzrost wydzielania czynników proza-
palnych w tkance tłuszczowej powoduje zmiany wydzie-
lania hormonów tkanki tłuszczowej (adipokin), takie jak 
obniżenie syntezy adiponektyny, a zwiększenie leptyny, 
rezystyny i wisfatyny, które również są ważnym ogniwem 
rozwoju insulinooporności [28,52,55]. 
W ostatnim czasie sugeruje się również, że w inicjo-
waniu układowej reakcji zapalnej towarzyszącej oty-
łości uczestniczy mikroflora jelitowa [9]. W badaniach 
doświadczalnych wykazano mniejsze nasilenie stanu 
zapalnego w białej tkance tłuszczowej i insulinooporno-
ści u myszy hodowanych w warunkach sterylnych niż 
u osobników, którym przeszczepiono florę jelitową od 
myszy hodowanych w warunkach niesterylnych [6,20]. 
Nie do końca wyjaśniono, który ze składników komórki 
bakteryjnej jest odpowiedzialny za indukowanie stanu 
zapalnego, uważa się jednak, że najistotniejszą rolę 
odgrywa tu lipopolisacharyd (LPS) występujący w błonie 
komórkowej bakterii Gram-ujemnych [13]. Ta endotok-
syna uwalniana w przewodzie pokarmowym jest anty-
genem indukującym reakcję zapalną o nieznacznym 
nasileniu. U osób otyłych z cukrzycą typu 2 oraz spoży-
wających dietę wysokotłuszczową obserwowano zwięk-
szone stężenie LPS w świetle jelita i w krążeniu [1,17]. 
Wykazano również, że LPS stymuluje wydzielanie cyto-
kin prozapalnych (TNF-α i IL-6) przez adipocyty tkanki 
tłuszczowej trzewnej [17].
Aktywacja receptorów wrażliwych na różne frag-
menty patogenów (PRRs – pattern recognition recep-
tors) umiejscowionych na makrofagach i neutrofilach 
jest elementem nieswoistej reakcji immunologicznej. 
Do PRSs należą między innymi receptory z rodziny TLR 
(Toll-like receptors) oraz NLR (nucleotide oligomeriza-
tion domain-like receptor; NOD-like receptors), które 
uczestniczą również w regulacji procesów metabolicz-
nych [27,49]. 
Obserwowano, że stan zapalny w błonie śluzowej jelita 
powoduje utratę integralności bariery jelitowej. Zwięk-
szona przepuszczalność ściany jelitowej pozwala na 
przemieszczanie do krążenia całych bakterii, LPS, a także 
triacylogliceroli związanych z lipoproteinami, które są 
wykorzystywane do syntezy triglicerydów gromadzo-
nych w adipocytach [4,6] lub zużywane w procesie oksy-
dacji kwasów tłuszczowych w miocytach [38]. 
Należy podkreślić, że wyniki badań przeprowadzo-
nych na modelach zwierzęcych z powodu różnic gene-
tycznych, składu diety i środowiska życia nie mogą być 
w sposób prosty wykorzystane w wyjaśnieniu patoge-
nezy otyłości u ludzi. Przeprowadzenie analogicznych 
badań u ludzi nie jest możliwe chociażby ze względów 
etycznych. Jak już wspomniano wyżej nie wiemy, czy 
zmiany w składzie bakteryjnej flory jelitowej u osób 
otyłych są skutkiem spożywania diety o nieprawidło-
wym składzie i ewentualnie przyczyniają się do dalszego 
przyrostu masy ciała u osób, u których dodatni bilans 
energetyczny spowodował rozwój otyłości, czy też kolo-
nizacja jelit przez inne rodzaje bakterii jest pierwotną 
przyczyną zwiększonej predyspozycji do rozwoju otyło-
ści. W ostatnich latach przeprowadzono wiele badań nad 
wpływem stosowania pro- i prebiotyków na skład flory 
jelitowej, ale ich wyniki nie są jednoznaczne.
mikroflora jelitoWa a Wydzielanie hormonóW przeWodu 
pokarmoWego 
Bacteroides i Furmicutes mogą uczestniczyć w regulacji 
wytwarzania hormonów przewodu pokarmowego przez 
wpływ na wytwarzanie SCFA. SCFA są ligandami recepto-
rów Gpr41 i Gpr43 komórek błony śluzowej jelit. W bada-
niach doświadczalnych obserwowano, że SCFA łącząc się 
z receptorem Gpr41 stymulują wytwarzanie peptydu 
jelitowego (PYY). Peptyd PYY hamuje pasaż jelitowy, co 
sprzyja zwiększonemu wchłanianiu składników pokar-
mowych i nasileniu lipogenezy wątrobowej [47]. Wyniki 
tych badań znalazły potwierdzenie w doświadczeniach 
przeprowadzonych na myszach pozbawionych genu 
Gpr41 hodowanych w warunkach sterylnych i niesteryl-
nych, u których po kolonizacji jelit przez Bacteroidetes 
theatiotaomicron i Methanobrevibacter smithii stwierdzono 
niższą ekspresję genu PYY i wytwarzanie tego hormonu, 
szybszy pasaż jelitowy i gorsze wchłanianie składni-
ków pokarmowych oraz niższą masę ciała niż u myszy 
szczepu dzikiego (bez tej mutacji) [47]. Jednak zwięk-
szone wytwarzanie PYY może być również korzystne 
ponieważ działając ośrodkowo hormon ten zwiększa 
odczucie sytości i może zmniejszać pobór pokarmu 
[19,30]. 
Zwiększone wytwarzanie SCFA z udziałem bakterii jelito-
wych poprzez aktywację receptora Gpr41 może również 
stymulować adipogenezę w tkance tłuszczowej [29]. 
Fizjologiczna flora jelitowa uczestniczy także w meta-
bolizmie kwasów żółciowych w świetle jelita, ważnych 
ligandów receptora TGR5 na komórkach L jelit stymulu-
jąc wydzielanie glukagonopodobnego peptydu 1 (GLP-1). 
Peptyd GLP-1 w mechanizmie inkretynowym zwiększa 
poposiłkowe uwalnianie insuliny, a działając ośrod-
kowo zwiększa odczuwanie sytości, ponadto przyspiesza 88
Postepy Hig Med Dosw (online), 2014; tom 68: 84-90
cie i wzrost jego stężenia w krążeniu [10,14]. Również 
u myszy ob/ob, u których stosowano oligofruktozę 
obserwowano wzrost stężenia w krążeniu GLP-1 i GLP-
2, a stosowanie prebiotyków w połączeniu z dietą 
bogatowęglowodanową  zwiększało  liczbę  bakterii 
komensalnych z rodziny Lactobacillus i Bifidobacteria, 
przyczyniając się tym samym do poprawy funkcji i inte-
gralności bariery jelitowej, zmniejszenia endotoksemii, 
wytwarzania cytokin prozapalnych oraz stresu oksy-
dacyjnego. Zwiększenie integralności bariery jelitowej 
i zmniejszenie nasilenia stanu zapalnego było spowo-
dowane nasileniem wytwarzania przez komórki L jelita 
GLP-2 [15].
Wyniki pierwszego randomizowanego badania ocenia-
jącego długotrwałe efekty suplementacji oligofruktozy 
u ludzi potwierdziły obserwacje poczynione na mode-
lach zwierzęcych. Stosowanie tego prebiotyku przez 12 
tygodni spowodowało ubytek masy ciała o 1,0 ± 0,4 kg, 
podczas gdy w grupie stosującej placebo doszło w tym 
czasie do jej przyrostu o 0,4 ± 0,3 kg. Obserwowano rów-
nież zmniejszenie poposiłkowego pola pod krzywą (AUC) 
stężeń greliny i zwiększenie AUC stężeń PYY w grupie 
stosującej oligofruktozę, czemu towarzyszyło zmniejsze-
nie poboru pokarmu. Jednak stosowanie oligofruktozy 
nie wpłynęło na zmiany stężenia w krążeniu GLP-1, co 
autorzy tłumaczą zbyt małą dawką prebiotyku w porów-
naniu do badań przeprowadzanych na zwierzętach 
[44]. To założenie potwierdziły wyniki badania Verho-
efa i wsp., które wykazały, że działania oligofruktozy na 
zmiany masy ciała i wydzielanie PYY i GLP-1 zależą od 
dawki [54]. 
Muccioli i wsp. wykazali, że poprawa struktury i funkcji 
bariery jelitowej po zastosowaniu prebiotyków związana 
jest ze zmniejszeniem aktywności układu endokanabi-
noidowego w jelicie oraz zwiększeniem stężenia GLP-2 
wpływającego na wzrost syntezy białek tworzących 
połączenia ścisłe, takich jak zonula occludens 1 i 2 oraz 
okludyna [40]. Obserwowano również, że stosowanie 
klasycznych probiotyków może wpływać na skład oraz 
funkcję mikroflory jelitowej [46]. 
Andreasen i wsp. obserwowali, że podanie Lactobacillus 
acidophilus pacjentom z cukrzycą typu 2 powodowało 
poprawę insulinowrażliwości, nie wpływało jednak na 
zmiany układowej reakcji zapalnej (TNF-α, IL-6 i białka 
C-reaktywnego) [3]. 
Wyniki randomizowanego badania z zastosowaniem pla-
cebo, wykazały że podawanie przez 12 tygodni pacjen-
tom otyłym szczepu bakterii Lactobacillus gasseri SBT2055 
powodowało istotny ubytek masy ciała, któremu towa-
rzyszyło zmniejszenie zawartości w organizmie zarówno 
tkanki tłuszczowej podskórnej i trzewnej w porównaniu 
z osobami, którym podawano placebo [31].
Wyniki powyższych badań wskazują, iż odpowied-
nia modyfikacja składu mikroflory jelitowej może być 
metodą nie tylko zapobiegania, ale także leczenia oty-
innych fragmentów bakteryjnych. Konsekwencją wzmo-
żonego transportu LPS do krwi przez chylomikrony jest 
endotoksemia oraz zwiększone wytwarzanie cytokin 
prozapalnych (TNF-alfa, IL-1, IL-6) przez komórki układu 
immunologicznego w wyniku wiązania LPS z komplek-
sem CD14/TLR4 na ich powierzchni [13]. Aktywacja tego 
kompleksu stymuluje czynnik jądrowy – κB (NF-κB), co 
nasila transkrypcję licznych genów czynników odpowie-
dzi zapalnej. 
Wydaje się jednak, że o udziale mikroflory jelitowej 
w rozwoju układowej reakcji zapalnej decyduje przede 
wszystkim skład spożywanej diety, zwłaszcza zawartość 
w niej tłuszczów nasyconych. Tę hipotezę potwierdzają 
wyniki badań Deopurkara i wsp. [18], którzy po przyjęciu 
posiłku wysokotłuszczowego z dużą zawartością tłusz-
czów nasyconych obserwowali istotny wzrost stężenia 
w osoczu LPS i zwiększenie ekspresji receptora TLR4. 
Warto również wspomnieć, że wyniki niedawno opu-
blikowanych badań wykazały, że wprawdzie LPS zwięk-
sza naciekanie tkanki tłuszczowej przez makrofagi, ale 
nie jest niezbędnym czynnikiem indukującym insulino-
oporność, także w mięśniach i wątrobie [8]. Ponadto LPS 
może upośledzać funkcje komórki β w trzustce (w tym 
wydzielanie insuliny), hamując za pośrednictwem TLR-4 
i NF-κB ekspresję genów [2]. 
Mimo wielu badań, wpływ fizjologicznych bakterii jelito-
wych na integralność ściany jelitowej pozostaje niewyja-
śniony. Wiadomo, że zwiększone stężenie endogennego 
GLP-2 wiąże się z poprawą funkcji bariery jelitowej przez 
zmianę rozmieszczenia połączeń ścisłych w ścianie jeli-
towej [15]. Wydaje się również, że zwiększona przepusz-
czalność ściany jelitowej i związany z nią stan zapalny 
przyczynia się do stymulacji receptorów endokanna-
binoidowych w ścianie jelita i tkance tłuszczowej, co 
zwiększa pobór pokarmu i nasila stan zapalny w tkance 
tłuszczowej oraz rozwija insulinooporność [25,40]. 
Obserwowano, że stosowanie probiotyków zawiera-
jących Lactobacillus acidophilus i Bifidobacterium lactis 
u myszy otyłych z mutacją genetyczną lub z otyłością 
indukowaną dietą modyfikowało skład mikroflory jelito-
wej, co skutkowało obniżeniem aktywności układu endo-
kanabinoidowego w jelicie oraz tkance tłuszczowej [40].
mikroflora jelitoWa jako cel terapeutyczny
Cytowane wyżej wyniki badań wskazują, że ingerencja 
w skład fizjologicznej mikroflory jelitowej za pomocą 
pre- i probiotyków może być wykorzystana w otyłości 
zarówno jako cel profilaktyczny, jak i terapeutyczny. 
Prebiotyki (nieulegające trawieniu oligosacharydy) 
sprzyjają wzrostowi bakterii komensalnych np. Bifido-
bacterium i Lactobacillus sp. Badania przeprowadzone 
na szczurach wykazały, że pożywienie wzbogacone 
w oligofruktozę zapobiegało przyrostowi masy ciała 
przez zmniejszenie przyjmowanej z pożywieniem ener-
gii, w wyniku zwiększenia wytwarzania GLP-1 w jeli-89
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potwierdzenia w prospektywnych, wieloośrodko-
wych badaniach z udziałem dużej liczby osób jest to, 
czy różnice w składzie mikroflory jelitowej pierwot-
nie predysponują do rozwoju otyłości, czy są raczej 
skutkiem wieloletniego spożywania diety o zabu-
rzonych proporcjach makroskładników. Potwierdze-
nia w dużych wieloośrodkowych badaniach wymaga 
również znaczenie modyfikacji składu mikroflory 
jelitowej przez stosowanie pre – i probiotyków w pro-
filaktyce i leczeniu otyłości.
łości. Należy jednak podkreślić, że wszystkie te badania 
były przeprowadzone na małych grupach i ich wyniki 
wymagają potwierdzenia w badaniach wieloośrodko-
wych obejmujących duże populacje.
podsumoWanie
Udział mikroflory jelitowej w patogenezie otyłości 
u ludzi nie został dotychczas udowodniony. Najważ-
niejszym i najtrudniejszym aspektem wymagającym 
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